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M ABSTRACT. Application of molecular techniques to population and phylo- 
genetic studies on Curculionidae. Molecular techniques are useful to resolve 
different kinds of evolutionary problems in Curculionidae. RAPDs (random 
analysis of DNA polymorphisms) was applied to characterize populations of 
the boll weevil Anthonomus grandis, giving significant information on their 
gene flow, and routes of migration. Mitochondrial DNA sequences were com- 
piled to analyze phylogenetic relationships within the weevil genera Aramigus 
and Galapaganus. They have also contributed to study the evolution of parthe- 
nogenetic reproduction in Aramigus, and to estimate the age of the arrival of 
flightless species of Galapaganus in the Galapagos archipelago. 


El objetivo de esta charla es presentar a ustedes 
los resultados de dos proyectos de investigación 
donde se aplican técnicas moleculares (Avise, 
1994) para el estudio de especies de Curculioni- 
dae. En primer término me referiré a mis investiga- 
ciones en poblaciones de Anthonomus grandis, 
especie conocida vulgarmente como picudo del 
algodonero, en las cuales se han empleado técni- 
cas de RAPDs (análisis al azar de polimorfismos 
del ADN). En segundo lugar, presentaré algunos 
resultados del análisis filogenético de los géneros 
Aramigus y Galapaganus, utilizando secuencias 
del gen mitocondrial COI (Citocromo Oxidasa 1). 


A. Estudios moleculares en Anthonomus grandis 
mediante la técnica de RAPDs. El picudo del al- 
godonero, Anthonomus grandis, es la plaga más 
importante de ese cultivo en América. Las hem- 
bras adultas depositan los huevos en los capu- 
llos o botones florales, y las larvas recién emer- 
gidas se desarrollan protegidas dentro de ellos, 
destruyendo el fruto completamente o dañándo- 
lo de tal manera que pierde su valor comercial, 
A este daño se suma una extraordinaria tasa re- 
productiva y de dispersión. 

Originalmente el picudo del algodonero se 
distribuía en la zona centro sur de México (Mon- 
clova), y luego comenzó a dispersarse junto con 
sus plantas huéspedes, preferentemente malvá- 
ceas, hacia América Central y el sur de los Esta- 
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dos Unidos (Burke et al., 1986). A esta primera 
dispersión, anterior al cultivo del algodón por 
parte del hombre, le sucedió otra que sí acompa- 
ñó al cultivo, y que permitió la entrada del picu- 
do en la mayoría de los países algodoneros de 
América del Sur. En 1993 el picudo ingresó a la 
Argentina, pero gracias a las medidas de erradica- 
ción y control que se vienen realizando, no hay 
todavía un verdadero impacto sobre la zona de 
producción algodonera (Retzlaff, 1998). El pro- 
yecto de erradicación del picudo intenta detener- 
lo en la frontera nordeste del país, mediante tram- 
pas de feromonas; y el proyecto trinacional de 
“Manejo integrado del picudo del algodonero en 
Argentina, Brasil y Paraguay”, tiene por finalidad 
realizar investigaciones cuyos resultados permi- 
tan controlar efectivamente la plaga en los tres 
países limítrofes. 

Como integrantes del mencionado proyecto 
trinacional, las doctoras Viviana Confalonieri y 
Analía Lanteri, junto con la licenciada María 
Amalia Scataglini, hemos comenzado a realizar 
estudios sobre Anthonomus grandis, a fin de ca- 
racterizar molecularmente sus poblaciones, y así 
establecer el grado de flujo génico entre las mis- 
mas, y las rutas de migración de la especie. En 
una segunda etapa, se intentará identificar marca- 
dores ligados a genes relacionados con la suscep- 
tibilidad a distintos insecticidas (Lanteri et al, 
1998). 


Rev. Soc. Entomol. Argent. 58 (1-2), 1999 


La técnica de RAPDs (Hadrys et al., 1992; 
Sequeira et al., 1995) es una herramienta eficaz 
para elucidar el origen geográfico y la variación 
genética poblacional de especies plaga, lo cual 
se demostró en el caso del gorgojo argentino 
del tallo, Listronotus bonariensis Kuschel, intro- 
ducido en Nueva Zelandia (Lenney Williams et 
al., 1994). Por esta razón se decidió utilizarla 
para caracterizar poblaciones del picudo del al- 
godonero. 

Los picudos recolectados para estudio median- 
te la técnica de RAPDs se preservaron en alcohol, 
preferentemente al 100 %. Una vez extraído el 
ADN, se realizó una reacción de amplificación 
por PCR (reacción en cadena de la polimerasa) si- 
guiendo el protocolo de Williams et al. (1990). Se 
utilizaron cebadores o “primers” arbitrarios o al 
azar, hasta el presente los “primers” 3 y 6 de la se- 
rie B y 9 de la serie A (Promega). Los productos de 
amplificación se sembraron en un gel de agarosa 
teñido con bromuro de etidio, para su separación 
por electroforesis, se visualizaron bajo luz UV y se 
fotografiaron para su posterior análisis. 

Se estudiaron poblaciones de A. grandis pro- 
cedentes de Argentina (varias localidades de las 
provincias de Formosa y Misiones), Paraguay (lo- 
calidades de Caacupé e Yhjovi) y Brasil (varias lo- 
calidades de los estados de Paraná y Sáo Paulo), 
seleccionándose 11 ejemplares de cada una de 
ellas. Asimismo se incorporaron al estudio una 
muestra testigo de la llamada forma sudoriental 
del picudo, procedente de Mississipi, EE.UU y 
una muestra de la forma mexicana. 

Como resultado de la amplificación de frag- 
mentos anónimos, se obtuvieron patrones de ban- 
das RAPDs, marcadoras para las poblaciones en 
estudio. En la tabla | se brindan los datos de fre- 
cuencias alélicas correspondientes a las dos po- 
blaciones de Paraguay y a la muestra testigo de 
Mississipi. Los valores registrados indican que las 
bandas 9-1, 9-2, 6-4 y 6-5 diferencian claramen- 
te las dos poblaciones de Paraguay, de la proce- 
dente de Mississipi, así como también la banda 6- 
2, que aparece en esta última y no en las mues- 
tras de Caacupé e Yhjovi. Las bandas 9-7, 3-6 y 
6-1 serían marcadoras de este grupo de poblacio- 
nes, porque están presentes en todos los indivi- 
duos estudiados. El resto de las bandas tiene va- 
riación intrapoblacional y no es de utilidad para 
separar las poblaciones en estudio. 

A partir de las frecuencias alélicas de cada po- 
blación se calcularon una matriz de distancias 
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genéticas de Nei (Nei, 1972), los índices Fst 
(Black, 1997) y se obtuvo un fenograma. En la ta- 
bla II se observan los valores de distancias gené- 
ticas e índices Fst para las poblaciones de FE.UU. 
y Paraguay. Los valores de Fst (0.376 para el par 
Caacupé-Mississipi; 0.428 para Yhjovi-Mississipi 
y 0.067 para el par Caacupé-Yhjovi) señalan una 
alta diferenciación entre cada una de las pobla- 
ciones de Paraguay y la de los EE.UU., sin embar- 
go todos los valores de comparación son signifi- 
cativos. Esto implica que aunque las dos pobla- 
ciones de Paraguay sean muy similares genética- 
mente, no se comportan como una población 
única. Valores de Fst entre O y 0.05 indican mo- 
derada diferenciación, entre 0.05 y 0.25, diferen- 
ciación importante, y mayores de 0.25, diferen- 
ciación muy alta (Hartl, 1980). 

Como la diferenciación entre las dos pobla- 
ciones de Paraguay es baja, el valor de flujo gé- 
nico (N.m) entre las mismas es alto (3 migrantes 
por generación). Del mismo modo, la alta dife- 
renciación entre las poblaciones de Paraguay y 
la de los EE.UU., se corresponde con un flujo gé- 
nico muy bajo (1 migrante cada 3 generaciones) 


Tabla 1. Frecuencia de alelos dominantes en pobla- 
ciones de Anthonomus grandis, de Mississipi 
(EE.UU.), Caacupé e [hjoví (Paraguay) (Scataglini et 
al., en prep.). 





















































Locus Mississipi Caapupé Yhjovi 
09-01 -000 1.000 1.000 
09-02 -000 1.000 1.000 
09-03 .057 646 667 
09-04 25 057 000 
09-05 .667 1.000 1.000 
09-06 255 118 255 
09-07 1.000 1.000 1.000 
03-01 O 7 184 000 
03-02 047 184 388 
03-03 095 O 233 622 
_ 03-04 A78 .057 .000 
03-05 .095 333 500 
03-06 1.000 1.000 1.000 
03-07 698 184 134 
03-08 397.529 646 
03-09 .000 118 000 
06-01 1.000 1000 452 
0602100000 000 
_ 06-03 646 1.000 1.000 
06-04 __ 000 1.000 1.000 
06-05 .000 1.000 1.000 
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Tabla II. Distancias genéticas de Nei (mitad superior derecha); índices de fijación de Wright o Fst y valores de 
N.m. (mitad inferior izquierda). *** valores altamente significativos; ** valores significativos. 





Missisipi Caacupé Yhjovi 
Missisipi 0 0.4442 0.5272 . 
Caacupé 0.376 ### 0 0.0313 
(0.4 migrantes/generac) A 
Yhjovi 0.428 ### 0.067 ## 0 
(0.3 migrantes/generac.) (3.5 migrantes /generac.) 


(Tabla I). Según Kimura & Maruyama (1971), las estudio de las secuencias del gen mitocondrial de 
poblaciones estarían muy diferenciadas si su la Citocromo Oxidasa | (CON, resultó de gran uti- 


N.m es menor que 1, mientras que se comporta- lidad para distinguir especies (Normark & Lante- 
rían como una unidad panmictica, si su N.m es ri, 1996), analizar relaciones cladísticas entre ha- 
mayor que 4. plotipos sexuales y partenogenéticos del género 


El estudio recientemente iniciado sobre las po-  Aramigus (Normark & Lanteri, 1998) y plantear 
blaciones de A. grandis (Scataglini et al, en hipótesis sobre el origen de la partenogénesis en 
prep.), se completará con el análisis de un mayor este clado (Lanteri & Normark, 1995; Normark, 
número de muestras (otros países de América de 1996). En la actualidad, el estudio de las secuen- 
Sur, EE.UU. y Mexico) y con la utilización de cias del gen COI se está empleando para analizar 


otros “primers”. Además, se compararán las po- las relaciones cladísticas entre las especies del 
blaciones que afectan al algodón con las que vi- género Galapaganus y afines, y para estimar la 
ven sobre plantas nativas, a fin de obtener un es- antigüedad mínima de este clado en el archipié- 
pectro amplio de la variabilidad total de la espe- lago de Galápagos (Sequeira et al., inéd.). 

cie y establecer sus patrones de migración. Por Los insectos sobre los cuales se realizó el aná- 
otra parte se intentará obtener material para estu- lisis del ADN mitocondrial fueron preservados en 


dios moleculares, de Anthonomus hunteri Burke alcohol 100 %. El ADNm extraído de tejidos to- 
& Cate, especie hermana del picudo del algodo-  rácicos de los gorgojos, se aisló aplicando el pro- 
nero, que a diferencia de éste presenta rangos  tocolo de Reiss et al. (1995), modificado por Nor- 
geográfico y de plantas huéspedes más restringi- mark (1994) y se amplificó por PCR. Los “pri- 


dos (Burke et al., 1986). mers” utilizados para realizar la secuenciación 
La estimación de la diferenciación genética y automática del gen COI, fueron los construidos 
flujo génico entre poblaciones de picudos, per- por Normark (1994) para el género Aramigus, ba- 


mitirá conocer la procedencia de los ejemplares  sándose en secuencias conocidas de este gen en 
recolectados en nuestro país y determinar si es- otros insectos (Apis y Drosophila). 


tán ingresando desde países limítrofes o pertene- Tanto en el estudio filogenético de Aramigus 
cen a poblaciones independientes, ya estableci- como en el de Galapaganus, los datos molecula- 
das. Se espera que este monitoreo de los movi- res fueron analizados mediante un algoritmo ex- 


mientos de la especie plaga mediante técnicas  haustivo del programa PAUP 3.1 (Swofford, 
moleculares, posibilite la adopción de medidas 1993), con los caracteres no ordenados y asig- 
de control más efectivas. nándoles igual peso a priori. En caso de obtener- 
se más de un cladograma, se aplicó el procedi- 
B. Secuencias de ADN mitocondrial (CO1) enel miento de pesado sucesivo y se obtuvo el clado- 
estudio filogenético de los géneros Aramigus y grama de consenso estricto. 
Galapaganus. Los genes mitocondriales han sido A continuación me referiré a las problemáticas 
utilizados con gran éxito para analizar origen sistemáticas y evolutivas que se intentaron resol- 
geográfico, patrones de migración y relaciones de ver en los géneros Aramigus y Galapaganus, con 
parentesco entre especies próximas y grupos por la ayuda de caracteres del ADN. 
debajo del nivel de especie, ya que presentan una 1. Incongruencia entre datos moleculares y mor- 
alta tasa de mutación (Langor & Sperling, 1995;  fológicos en el género Aramigus. El género Ara- 
Moritz et al., 1987; Roehrdanz & North, 1992).En — migus, cuenta actualmente con ocho especies na- 
el caso de los gorgojos de la tribu Naupactini, el tivas de la Argentina, Uruguay y Brasil (Lanteri & 
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Díaz, 1994; Normark & Lanteri, 1996). Una de 
sus especies, A. tessellatus, fue introducida en los 
EE.UU. y Nueva Zelandia junto con diversos cul- 
tivos, y en la Argentina ha sido señalada como 
dañina para la alfalfa (Lanteri, 1994) y el trigo 
(Lanteri et al., 1997). 

Al igual que otros géneros de Naupactini, Ara- 
migus presenta linajes con partenogénesis apo- 
míctica O ameiótica, mecanismo reproductivo 
que ha favorecido su dispersión en ambientes dis- 
turbados como son los agroecosistemas (Lanteri & 
Normark, 1995). El surgimiento de la partenogé- 
nesis en distintos grupos de insectos es un tema 
muy interesante de la biología evolutiva, ya que 
abre numerosos interrogantes tales como: La par- 
tenogénesis en los gorgojos, ¿surge a posteriori de 
la hibridación, como ocurre frecuentemente en 
plantas, O es producto de una macromutación? 
¿Cuál es la relación entre partenogénesis y poli- 
ploidía? ¿Es posible la especiación dentro de los 
clados partenogenéticos? 

El interés por la evolución de la partenogéne- 
sis llevó al Dr. Normak (Museum of Comparative 
Zoology, Harvard University) a elegir a Aramigus 
como objeto de su tesis doctoral, en la cual reali- 
zó el análisis cladístico de los haplotipos mito- 
condriales de las especies del género, caracteri- 
zados por secuencias del gen COI, demostrando 
el surgimiento independiente de poliploidía y 
partenogénesis en varios linajes. 

Posteriormente se planteó la necesidad de rea- 
lizar un análisis cladístico de Aramigus, utilizan- 
do las evidencias molecular y morfológica en for- 
ma conjunta (Normark & Lanteri, 1998), a fin de 
optimizar la resolución del cladograma y de po- 
ner a prueba la hipótesis sobre el origen híbrido 
de la partenogénesis en el grupo. Dicha hipótesis 
puede resumirse de la siguiente manera: si la in- 
congruencia entre datos morfológicos y molecu- 
lares es baja, podría deberse a factores tales como 
errores metodológicos o de la inferencia filogené- 
tica; pero si la incongruencia es alta, cabría supo- 
ner que existen causas biológicas determinantes 
de dicha incongruencia, tales como la ocurrencia 
de evolución reticulada o hibridación. 

Las unidades terminales del análisis cladístico 
fueron variantes genéticas O haplotipos mitocon- 
driales, correspondientes a las especies de Arami- 
gus y los siete morfotipos de la especie compleja 
A. tessellatus. Se seleccionaron 32 caracteres mor- 
fológicos y secuencias de 762 pares de bases del 
gen COI. Los datos morfológicos y del ADN fue- 


ron analizados en forma separada y simultánea, 
aplicándose tests estadísticos para poner a prue- 
ba el grado de incongruencia entre ambos con- 
juntos de datos (Farris et al., 1995). El outgroup 
empleado para enraizar el árbol fue una especie 
de Naupactini aún no descripta. 

En la figura 1 se observan los cladogramas re- 
sultantes de los análisis de las evidencias morfo- 
lógica (lado izquierdo) y molecular (lado dere- 
cho), en forma separada. Los números sobre las 
ramas indican soporte de Bremer (1994) y los 
porcentajes debajo de las ramas del cladograma 
derecho, valores de “bootstrap”. El recuadro en- 
cierra los morfotipos de la especie compleja Ara- 
migus tessellatus según Lanteri & Díaz (1994), los 
cuales forman un grupo monofilético. 

Al comparar ambos cladogramas resulta evi- 
dente que los datos moleculares permiten una 
mejor solución de las relaciones entre variantes 
morfológicas y/o genéticas, que los datos morfo- 
lógicos, los cuales son insuficientes para elucidar 
relaciones cladísticas dentro de la especie com- 
pleja A. tessellatus (Lanteri & Díaz, 1994). 

Cuando se reunieron las evidencias morfológi- 
ca y molecular en un solo conjunto de datos, ana- 
lizado en forma simultánea (Nixon & Carpenter, 
1996), el cladograma resultante fue muy similar al 
obtenido exclusivamente sobre la base de los ca- 
racteres del ADNm, el cual representa la mejor es- 
timación de la filogenia de los linajes partenogené- 
ticos (herencia materna). El cladograma de la figu- 
ra 2 es el resultado del análisis simultáneo de am- 
bas evidencias, con la información del tipo de re- 
producción en forma superpuesta: las ramas blan- 
cas representan reproducción sexual; las negras, 
partenogénesis, y las rayadas, reproducción equí- 
voca. Asumiendo que la transición entre reproduc- 
ción sexual y partenogénesis es irreversible (Bull & 
Charnov, 1985), como es la opinión de la mayor 
parte de los especialistas, el número mínimo de 
veces que la partenogénesis habría surgido inde- 
pendientemente en el género Aramigus es seis. 

Sobre la base de todos los resultados obteni- 
dos (cladogramas de evidencias separada y si- 
multánea e índices de incongruencia), se con- 
cluyó que los pocos linajes sexuales incluidos en 
el análisis dan estimaciones congruentes de la fi- 
logenia, en tanto que la incongruencia de resulta- 
dos se da a nivel de los linajes partenogenéticos. 
Por lo tanto la hipótesis del origen híbrido de los 
linajes partenogenéticos de Aramigus parece ser la 
más plausible. 
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Fig. 1. Comparación de cladogramas basados en caracteres morfológicos y moleculares. Lado izquierdo: Clado- 
grama de consenso estricto, obtenido a partir de una matriz de 37 unidades terminales y 32 caracteres morfoló- 
gicos. Lado derecho: único cladograma de mayor simplicidad obtenido por pesado sucesivo, a partir de una ma- 
triz de 34 unidades terminales (haplotipos mitocondriales) y 762 pares de bases (Normark & Lanteri, 1998). 


2. Análisis cladístico del género Galapaganus. 
Las islas Galápagos, situadas en el Océano Pací- 
fico a 960 km de las costas de Ecuador, constitu- 
yen un verdadero laboratorio biológico que ha 
atraído el interés de científicos de todo el mundo, 
los cuales continúan formulándose numerosas 
preguntas acerca de la evolución de su particular 
flora y fauna (Lanteri, 1997). Los primeros estudios 
realizados sobre las especies que habitan las Ga- 
lápagos versan sobre grupos de vertebrados, parti- 
cularmente reptiles, que son los animales más ca- 
racterísticos de las islas. Sin embargo, en los últi- 
mos diez años, el interés por el estudio de los in- 
sectos de las islas Galápagos ha aumentado con- 
siderablemente. En este sentido basta recordar que 
desde que el Dr. Stewart Peck (Carleton Univer- 
sity, Ottawa, Canadá) comenzara sus estudios, ha- 
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ce aproximadamente quince años, el número de 
especies de insectos descriptas para las Galápa- 
gos se incrementó de 900 a 1700 (Peck & Kuka- 
lova-Peck, 1990). Fue precisamente gracias a la 
colaboración del Dr. Peck, que tuve la oportuni- 
dad de visitar las islas, durante marzo de 1996, 
para llevar a cabo observaciones biológicas y re- 
colectar personalmente especies de Galapaganus 
(Lanteri, 1992), con el fin de realizar estudios 
moleculares. 

Galapaganus se distribuye en el archipiélago 
de las Galápagos y las costas de Perú y Ecuador, 
y hasta el presente cuenta con 15 especies (Lan- 
teri, 1992), algunas de ellas de status dudoso, ya 
que la ausencia de autapomorfías hace sospechar 
que podrían ser subespecies o variantes poblacio- 
nales. El análisis cladístico realizado en 1992 
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Fig. 2. Único cladograma 
de mayor simplicidad, ob- 


C] undescribed 
pilosus 
curtulus 
planioculus 


P 


globoculus 


tenido por pesado sucesi- W [_| intermedius B1 

vo, a partir de una matriz W [_] intermedius B2 

combinada de datos mor- Y intermedius Al 

fológicos y moleculares. P intermedius A2 
Las ramas blancas repre- Y BB conirostris 1 
sentan linajes de reproduc- Y BB conirostris 2 

ción sexual; las negras lina- W biseriatus 

jes partenogenéticos y las W W tesseltatos 1 
rayadas, linajes de repro- $$ BE atus? 
ducción equivoca (Lanteri $ esla ES 

& Normark, 1998). Y M santafecinus A1 

p a santafecinus A2 

Y a santafecinus B 

$ M vitidipallens B1 

wy | viridipallens B2 


constituyó un primer aporte al conocimiento del 
grupo, pero los caracteres morfológicos parecían 
ser insuficientes para resolver algunos problemas 
sistemáticos tanto a nivel de relaciones genéricas 
como específicas. Por esta razón se desidió ini- 
ciar un estudio de las secuencias del ADNm de 
las especies de Galapaganus, conjuntamente con 
profesionales del Museum of Comparative Zoo- 
logy, Harvard University, EE.UU. y del Laborato- 
rio de Genética, de la Facultad de Ciencias Exac- 
tas y Naturales de la UBA) (Sequeira et al., inéd.). 

Algunas de las preguntas que se intentan res- 
ponder son las siguientes: ¿Cuáles son las relacio- 
nes de parentesco y el grado de divergencia gené- 
tica entre las especies de Galapaganus? ¿Cuánto 
tiempo hace que dichas especies habitan el archi- 
piélago? ¿Qué influencia han tenido la distancia 
entre las islas del archipiélago y la zonación ve- 
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E viridipallens B3 
|| viridipallens A 
C pallidus Il A1 


[L] pallidus 11 A2 
pallidus IV C 


| | pallidus 1 B1 


| pallidus H B3 

BB pallidus m B3 
M pallidus u 82 

| santafecinus C1 
Bj santafecinus c2 
BB santafecinus Ca 
|| santafecinus C3 
E durius 1 

MR durius 2 


vi uruguayensis B1 
A uruguayensis B2 


C] uruguayensis À 
getal en sentido altitudinal, en la diferenciación 
de las especies de Galapaganus? 

Se estudiaron las especies de Galapaganus que 
habitan en diferentes zonas ecológicas de las is- 
las del sudeste (San Cristóbal, Española y Florea- 
na) y centro (Santa Cruz) del archipiélago, las 
cuales registran la mayor edad geológica. La ma- 
triz de datos analizada se compone de diez uni- 
dades terminales (siete especies de Galapaganus 
y tres especies de Naupactus Dejean empleadas 
como grupo externo) y 1226 caracteres (secuen- 
cias del gen COI). 

Como resultado del análisis cladístico se obtu- 
vo un solo cladograma de mayor simplicidad en 
el cual se distinguen dos grupos monofiléticos 
coincidentes con los grupos de especies femora- 
tus y darwini, descriptos sobre la base de datos 
morfológicos. Los taxones terminales analizados 
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muestran una divergencia genética suficiente co- 
mo para ser considerados “buenas especies”, a 
pesar de que su diferenciación morfológica es en 
algunos casos poco conspicua. Asimismo se evi- 
dencia una marcada influencia de la zonación al- 
titudinal de las islas, en la especiación de Galapa- 
ganus, ya que especies que habitan en la zona 
costera, desértica, divergen notablemente de 
aquéllas que ocurren en las zonas altas de las 
mismas islas, con condiciones ecológicas de ma- 
yor humedad y abundante vegetación. 

Finalmente, basándose en un reloj molecular 
(ADNm) calibrado previamente para artrópodos 
(Brower, 1994), se estimó el tiempo mínimo en 
que habría ocurrido la divergencia entre las dis- 
tintas especies estudiadas. La edad mínima esti- 
mada para la colonización del archipiélago de 
Galápagos, por parte del antecesor de las espe- 
cies del grupo darwini, concuerda aproximada- 
mente con estimaciones realizadas para otros ta- 
xa, tales como iguanas, lagartos y geckos (Wright, 
1983; Wyles €: Sarich, 1983) y excede las data- 
ciones geológicas (Bailey, 1976; Cox, 1983; 
Hickman & Lipps, 1985), haciendo suponer que 
las islas más antiguas de Galápagos, donde arri- 
baron los primeros colonizadores, estarían ac- 
tualmente sumergidas en el Océano Pacífico. Es- 
te dato es avalado por estudios geológicos más 
recientes, relativos al hallazgo de volcanes sub- 
marinos (islas sumergidas) ubicados al sudeste del 
archipiélago (Christie et al., 1992). 
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